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RESUMO  

 

 

 

 

SOUZA, Laaina de Andrade. Interações Genótipos Ambientes em Bovinos da Raça 
Tabapuã na região Nordeste do Brasil obtidas por Normas de Reação. Itapetinga-Ba: 
UESB, 2014. 80p. (Tese – Doutorado em Zootecnia, Área de concentração em Produção 
de Ruminantes) * 

 

Objetivou-se verificar a presença das interações genótipos ambientes (IGA) para 
os pesos ajustados aos 205, 365 e 550 dias de idade (P205, P365 e P550), respectivamente, 
na raça Tabapuã no Nordeste do Brasil, usando modelos de norma de reação (MNR) via 
abordagem bayesiana, cujos dados foram cedidos pela Associação Brasileira de Criadores 
de Zebu (ABCZ). Os modelos hierárquicos de norma de reação (MHNR) incluíram o 
efeito fixo de idade da vaca (linear e quadrático) e aleatório de grupo de contemporâneo 
(GC), genético aditivo direto, genético materno e efeito de ambiente permanente materno, 
sendo estes dois últimos inclusos nos modelos para os pesos aos 205 e 365 dias de idade. 
O critério de informação da deviance (DIC) e a deviance baseada na ordenada preditiva 
condicional (CPO) mostraram que o MNR com variância residual homogênea e um passo 
(MHNRHO1p) proporcionou melhor ajuste aos dados, quando comparado com os 
modelos com variância residual heterogênea e o modelo animal padrão (MA).  Para peso 
aos 205 dias (P205), foram utilizados 12.267 registros, houve convergência a 1% (p>0,01) 
para todos os parâmetros nos modelo animal, MHNRHO1p eMHNRHE1p. O gradiente 
ambiental, para o modelo escolhido, variou de -48 a 52 kg, caracterizando níveis 
ambientais baixo e alto. As estimativas de herdabilidade direta e materna para P205 no 
modelo animal foram 0,30±0,03 e 0,10±0,02, respectivamente. As herdabilidades direta 
e materna para o modelo normas de reação aumentaram de acordo com a melhoria do 
gradiente ambiental, e esse aumento foi mais acentuado para a herdabilidade direta. As 
correlações entre a inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 0,44±0,21 e 
0,19±0,24, para o efeito direto e materno, respectivamente. Essas correlações de 
moderada para baixa indicam pouca ou ausência de relação entre os valores genéticos dos 
touros no ambiente de baixo manejo e os valores genéticos destes ao longo do gradiente 
ambiental. As correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores com 
maiores valores genéticos variaram de 0,67 a 0,96 nos diferentes ambientes e modelos, 
quando 5% dos reprodutores com maiores valores genéticos foram escolhidos. Os 
resultados caracterizam IGA para o peso à desmama, principalmente ao se considerar os 
touros mais usados no rebanho, sendo observadas mudanças de classificação e/ou efeito 
escala para o efeito direto e em menor magnitude para o efeito materno. Para peso aos 
365 e 550 dias (P365 e P550), foram utilizados 7.760 e 9.367 registros, respectivamente, 
houve convergência a 5% (p>0,05) para todos os parâmetros nos modelos MA e 
MHNRHO1p para P365 e P550. O gradiente ambiental, para o modelo escolhido, variou 
de -67 a 113 kg, para P365; e -107 a 166 kg, para P550. As estimativas de herdabilidade 
direta e materna para o modelo animal foram, respectivamente, 0,17±0,04 e 0,07±0,03 
para P365. As herdabilidades direta, para modelo normas de reação no ambiente de baixo 
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manejo, foram de 0,21±0,06, e no ambiente de alto 0,70±0,04; já a herdabilidade materna 
nesse modelo foi de 0,01±0,01 para P365. Para P550, a estimativa de herdabilidade direta 
para o modelo animal foi de 0,38±0,03 e a herdabilidade direta para o modelo normas de 
reação no ambiente de baixo manejo foi de 0,12±0,05 e no ambiente de alto 0,85±0,013. 
As correlações entre a inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 0,68±0,10 
e 0,96±0,06, para o efeito direto e materno, respectivamente, no P365, indicando que os 
animais com maiores valores genéticos respondem positivamente à melhoria do 
ambiente, especialmente para o efeito materno. No P550, a correlação para o efeito direto 
foi de 0,92±0,03, caracterizando animais responsivos e presença de interações genótipos 
ambientes. As correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores para 
P365 variaram de 0,14 a 0,94; e para P550, de 0,01 a 0,99, nos diferentes ambientes e 
modelos. Observou-se IGA para os pesos aos 365 e 550 dias de idade apenas quando se 
considerou os animais com maior número de filhos no rebanho.  

 
PALAVRAS-CHAVE – efeito materno, gradiente ambiental, parâmetro genético, 

regressão aleatória, zebuínos.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
____________________  
* Orientador: Paulo Luiz Souza Carneiro, D.Sc., UESB e Co-orientadores: Carlos Henrique Mendes 
Malhado, D,Sc., UESB José Braccini Neto, D.Sc., UFRGS. 
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ABSTRACT 

 

SOUZA, Laaina de Andrade. Genotype-Environment Interactions in Tabapuã Cattle 
in Northeast Brazil obtained by Reaction Norms. Itapetinga-Ba: UESB, 2014. 80p. 
(Thesis-Doctorate in Animal Science, Area of Concentration in ruminant production) * 

 

The objective was to verify the presence of genotype-environment interactions 
(GEI) for adjusted weight at 205, 365 and 550 days of age (W205, W365 andW550) in 
the Tabapuã breed in Northeast Brazil using reaction-norms models (RNM) via Bayesian 
approach. The data were provided by the Brazilian Association of Zebu Breeders 
(Associação Brasileira de Criadores de Zebu, ABCZ). The hierarchical reaction-norms 
models (HRNM) included the fixed (linear and quadratic)effect of cow age  and random 
effects of contemporary group (CG), genetic additive direct, genetic maternal and 
maternal permanent environmental effects, the last two being included in the models for 
weights at 205 and 365 days of age. Deviance information criterion (DIC) and deviance 
based on the conditional predictive ordenate (CPO) showed that the RNM with 
homogeneous residual variance and one step (HRNMHO1s) provided better data 
adjustment compared with the models with heterogeneous residual variance and the 
standard animal model (AM). For weight at 205 days (W205), 12,267 recordswere used; 
there was convergence at 1% (p>0.01) for all parameters in the animal, HRNMHO1sand 
HRNMHE1s models. The environmental gradient for the chosen model varied from –48 
to 52 kg, characterizing low and high environmental levels. The direct and maternal 
heritability estimates for W205 in the animal model were 0.30±0.03 and 0.10±0.02, 
respectively.The direct and maternal heritability values for the reaction-norms models 
increased as the environmental gradient was improved, and this increase was more 
marked for the direct heritability. The correlations between the slope and the intercept of 
the reaction norm were 0.44±0.21 and 0.19±0.24 for the direct and maternal effects, 
respectively. These moderate-to-low correlations indicate little or absence of relationship 
between the genetic values of bulls in the low-management environment and their genetic 
values throughout the environmental gradient. Spearman’s correlations among the 
classifications of the sires with greater genetic values varied from 0.67 to 0.96 in the 
different environments and models, when 5% of the sires with greater genetic values were 
selected. The results characterize a GEI for weaning weight, especially when we consider 
the most used bulls in the herd, with the presence of changes of ranking and/or scale effect 
for the direct effect and, at a lower magnitude, for the maternal effect. A total of7,760 and 
9,367 records were used for weight at 365 and 550 days (W365 and W550), respectively. 
There was convergence at 5% (p>0.05) for all parameters in the AM and 
HRNMHO1smodels forW365 andW550. The environmental gradient for the chosen 
model varied from –67 to 113 kg for W365 and–107 to 166 kg forW550. The direct and 
maternal heritability estimates for the animal model were 0.17±0.04 and 0.07±0.03, 
respectively, for W365. The direct heritability for the reaction-norms model in the low-
management environment was0.21±0.06 and in the high-management environment it was 
0.70±0.04. The maternal heritability in this model was 0.01±0.01 for W365. For W550 
the direct heritability estimate for the animal model was 0.38±0.03; and the direct 
heritability values for the reaction-norms model in the low- and high-management 
environmentswere0.12±0.05 and 0.85±0.013, respectively. The correlations between the 
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slope and the intercept of the reaction norm were 0.68±0.10 and 0.96±0.06 for the direct 
and maternal effects, respectively, on W365, indicating that the animals with greatest 
genetic values respond positively to improvements in the environment, especially for the 
maternal effect. On W550 the correlation for direct effect was 0.92±0.03, characterizing 
responsive animals and the presence of genotype-environment interactions. Spearman’s 
correlations among the rankings of sires for W365 varied from 0.14 to 0.94, and for 
W550, from 0.01 to 0.99 in the different environments and models. Genotype-
environment interactions were observed for weights at 365 and 550 days of age only when 
animals with a greater number of offspring in the herd were considered. 

 
Key words: environmental gradient, genetic parameter, maternal effect, random 
regression, zebu 
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I – REFERENCIAL TEÓRICO 

 

 

 

1.1 INTRODUÇÃO 

 

 O Brasil não apresenta um sistema padrão de exploração de gado bovino em todo 

seu território e a diversidade de sistemas de exploração está, em grande parte, ligada a 

diferenças de fatores climáticos, econômicos e históricos e à disponibilidade de recursos 

naturais que influenciam a produção animal (Toral et al., 2004). Essa diversidade de 

ambientes proporciona oportunidades diferentes de expressão para o mesmo genótipo, o 

que dificulta a identificação de indivíduos geneticamente superiores (Lopes et al., 2008).  

 Essa diversidade é maior quando se considera a região do Nordeste do Brasil com 

uma área de 1.561.177,8 km², equivalente a, aproximadamente, 18% do território 

nacional (ASA Brasil, 2013). A maior parte desse território está sob a influência do clima 

semiárido, caracterizado por um conjunto de fatores que o leva a uma forte deficiência 

hídrica, com pluviosidades que variam de 1600mm no litoral a menor que 400mm no 

sertão, apresentando temperaturas elevadas com média anual de 20 a 28ºC 

(CPTEC/INPE, 2014). 

 Em decorrência de sua habilidade materna, alto índice de fertilidade, docilidade, 

rusticidade e, principalmente, por se desenvolver e adaptar às condições ambientais do 

território brasileiro, a raça Tabapuã é uma das raças mais importantes, tanto pelo seu 

quantitativo como pela evolução que vem adquirindo como raça produtora de carne 

(Ferraz Filho, 2002). 

 Os programas de melhoramento genético estão se tornando cada vez mais amplos 

e, às vezes, internacionais, o que significa que os objetivos de seleção devem ser 

direcionados para que os animais tenham boas performances em uma ampla diversidade 

de ambientes. Dessa forma, estudos que avaliem a presença das interações genótipos 

ambientes (IGA) e que considerem estas interações nas análises tornam-se cada vez mais 

importantes.  
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 Existem poucos estudos com zebuínos e poucos utilizaram normas de reação, 

especialmente na região Nordeste. Assim, este estudo será a primeira aplicação de normas 

de reação para avaliação da IGA em bovinos da raça Tabapuã da região Nordeste do 

Brasil, com inclusão do efeito materno para peso aos 205 e 365 dias de idade.  

 

 

 

 

1.2 REVISÃO DE LITERATURA  

 

1.2.1 Interações Genótipos Ambientes (IGA) 

 A IGA existe quando o mérito relativo de dois ou mais genótipos é dependente do 

ambiente no qual são comparados (Mascioli et al., 2006) e/ou, quando um genótipo é 

melhor em um ambiente e não em outro (Falconer & Mackay, 1996).  

 Quanto mais distantes forem os genótipos e/ou os ambientes mais heterogêneos, 

mais fácil será de identificar a existência de interações. Essas interações podem se 

expressar de diferentes formas e com diferentes intensidades. De acordo com Calus 

(2006), a IGA resulta em três efeitos: heterogeneidade de variâncias genéticas entre 

ambientes (também conhecido como efeitos de escala), reclassificação dos animais entre 

ambientes baseado em valores genéticos estimados, e heterogeneidade de correlações 

entre duas ou mais características entre ambientes. Sendo a expressão mais extrema 

representada pela inversão de posicionamento de um determinado genótipo com sua 

mudança para outro ambiente diferente daquele onde foi obtido o primeiro 

posicionamento. 

 Essas interações podem provocar alterações nas variâncias genéticas, fenotípicas 

e ambientais e, consequentemente, resultar em mudanças nas estimativas dos parâmetros 

genéticos e fenotípicos, implicando na possibilidade de mudanças nos critérios de 

seleção, dependendo do ambiente (Alencar et al., 2005). 

 De acordo com Corrêa et al. (2007), a IGA pode prejudicar o progresso genético 

das populações de bovinos de corte pelo uso inadequado de reprodutores, assim, é de 

fundamental importância sua consideração nas avaliações genéticas.  
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 Devido ao advento da globalização no melhoramento genético, a IGA torna-se 

cada vez mais importante (Kolmodim & Bijma, 2004), visto que a disseminação de 

material genético por todo o mundo é feita de forma mais eficiente, graças aos avanços 

científicos na área da reprodução, como a inseminação artificial e transferência de 

embriões. Porém, a dificuldade é conseguir estimar o desempenho dos progenitores em 

ambientes onde seus filhos não foram testados. Neste contexto, ressalta-se o Brasil, pois 

apresenta grande extensão territorial, e com o crescimento do mercado de sêmen, os 

produtores podem comprar e utilizar sêmen de animais avaliados em diferentes 

ambientes, inclusive do exterior. Isso pode levar a dificuldades, pois suas progênies serão 

criadas em ambientes muito diferentes daqueles em que seus filhos foram criados, para 

gerar as avaliações genéticas. 

  

 

1.2.2 Normas de Reação (NR) 

 Dentre as formas de se avaliar a IGA, o modelo de normas de reação (MNR) tem 

se destacado em todo o mundo, sendo uma função de covariância que permite atribuir a 

cada animal dois coeficientes de regressão aleatórios (intercepto e inclinação), que 

predizem o valor genético em função do gradiente ambiental. Assim, cada animal terá um 

valor genético para cada ambiente, caracterizando e considerando a IGA (Rodrigues, 

2012). 

 Do ponto de vista estatístico, através do uso de funções de covariância 

(Kirkpatrick et al., 1990; Gomulkiewickz & Kirkpatrick, 1992), o modelo de normas de 

reação pode ser generalizado para um número infinito de ambientes ou caracteres, 

possibilitando-se estudar a norma de reação dos animais para variações gradativas no 

ambiente de produção, pela regressão do desempenho dos genótipos no valor médio do 

desempenho observado em cada ambiente (De Jong, 1995; Falconer & Mackay, 1996). 

 A vantagem deste modelo é que a resposta da seleção pode ser predita não somente 

na expressão fenotípica em todo o ambiente, mas também na sensibilidade ambiental da 

característica (robustez ou plasticidade) às mudanças no ambiente (De Jong & Bijma, 

2002). 

 A abordagem de normas de reação, usando modelos de regressão aleatória ao 

longo de um gradiente ambiental, tem sido utilizada para o estudo da IGA (Strandberg, 
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2006). Schlichting & Pigliucci (1998) colocam que as diferentes fases de 

desenvolvimento podem alterar as normas de reação adaptativas (NRA) dos genótipos, 

gerando outro eixo de análise passível de interação, o eixo temporal. 

 Essa resposta às variações gradativas no ambiente de produção pode ser 

caracterizada através de normas de reação obtidas por meio de funções de covariância, 

via modelos de regressão aleatória (Kirkpatrick et al., 1990), sendo possível identificar 

os genótipos de melhor desempenho em cada extrato do gradiente ambiental. 

 As normas de reação utilizam modelos sem considerar as interações genótipos 

ambientes para obter estimativas dos ambientes e, em seguida, as utiliza como uma 

covariável conhecida em modelos de regressão aleatória. Este é comumente chamado de 

Modelo de Normas de Reação em dois passos. Após alguns anos, Su et al. (2006) 

sugeriram outro procedimento, sob o enfoque bayesiano, que estima todos os parâmetros 

conjuntamente, que ficou conhecido como Modelo de Normas de Reação  

em um passo.  

 Vários autores (Amborsini et al., 2012; Cardoso et al., 2007; Cardoso & 

Tempelman 2012; Corrêa et al., 2007, 2009; Kolmodin et al., 2002; Mattar et al., 2011; 

Pegolo et al., 2011; Rodrigues 2012; Streit et al., 2012; Su et al., 2006) têm estudado a 

IGA através de normas de reação.  

 

 

1.2.3 Gradiente Ambiental 

 De acordo com Shariati (2007), gradientes ambientais são facilmente definidos 

em experimentos de laboratório com espécies como Drosophila, ou em experimentos de 

campo bem controlados com plantas. Em avaliações genéticas de animais, entretanto, os 

gradientes ambientais compreendem complexos e desconhecidos efeitos de fatores 

ambientais, como rebanho, ano, estação de nascimento, manejo, região etc., ou 

combinações destes fatores definidos como grupos de contemporâneos. 

 Como o gradiente ambiental é desconhecido, pode-se estimá-lo por meio de um 

modelo animal, como realizado por Komoldin et al (2002), Calus & Veerkamp (2003) e 

Cardoso et al.(2005) entre outros. E em seguida, utilizar estas estimativas como uma 

covariável conhecida em um modelo de regressão aleatória.  
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 Su et al. (2006) propuseram, através da teoria bayesiana, estimar simultaneamente 

o gradiente ambiental e a norma de reação, ou seja, não sendo necessário utilizar os 

resultados dos efeitos ambientais estimados de uma análise prévia. Assim, a covariável é 

considerada desconhecida no modelo proposto e as soluções para este efeito são usadas 

como covariáveis para obter a norma de reação. Segundo esses autores, o fato de 

considerar o gradiente ambiental como uma covariável conhecida poderia causar erros 

nas estimativas, devido ao valor genético ser definido em função do gradiente ambiental. 

Sendo assim, espera-se que esta metodologia minimize possíveis erros sobre os valores 

genéticos estimados.  

Como a metodologia que utiliza a norma de reação para o estudo da IGA supõe 

que o ambiente seja classificado sobre qualquer escala e também que as características 

possuam continuidade fisiológica sobre o ambiente (De Jong & Bijma, 2002), ela permite 

distinguir a capacidade dos genótipos em serem mais ou menos sensíveis às mudanças 

ambientais. Esta suscetibilidade dos genótipos ao ambiente é denominada de 

sensibilidade ambiental ou plasticidade fenotípica (De Jong & Bijma, 2002). 

 A plasticidade fenotípica refere-se a qualquer tipo de variação induzida pelo meio 

ambiente, sem que mudanças genéticas sejam necessárias (Scheiner, 1993; Via et al., 

1995). Como a seleção natural age por meio de diferenças no fenótipo (Via, 1990), a 

plasticidade fenotípica é fator evolutivo importante por constituir um mecanismo gerador 

de variabilidade (Thompson, 1991). Genótipos que expressam grande variabilidade 

fenotípica entre diferentes ambientes são plásticos, entretanto, genótipos que mostram 

pequena variabilidade entre ambientes distintos são robustos. Plasticidade fenotípica está 

relacionada à IGA e, se diferentes genótipos têm diferentes normas de reação, então há 

ocorrência de IGA (De Jong & Bijma, 2002). 

  

 

1.2.4 Alguns estudos com IGA 

 Cardoso et al. (2005) verificaram a presença da IGA sobre o ganho de peso pós 

desmama de bovinos da raça Angus no Sul do Brasil, através de normas de reação do 

ambiente, via modelos de regressão aleatória, usando abordagem bayesiana. Os 

resultados indicaram que a variância genética aditiva foi crescente no gradiente ambiental 

e os animais de maior valor genético foram os que mais responderam à melhora do 
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ambiente, caracterizando o efeito em escala das interações genótipos ambiente (IGA). 

Segundo os autores, as interações genótipos ambientes (IGA) no ganho em peso pós-

desmama de bovinos Angus é substancial e, essencialmente, devido ao efeito de escala. 

Os programas de avaliação genética devem considerar as interações genótipos ambientes 

(IGA) e a heterogeneidade da variância genética no gradiente ambiental para aumentar a 

acurácia e progresso genético em cada ambiente específico. 

 Da mesma maneira, Corrêa et al. (2007), utilizando um modelo animal 

convencional e um modelo hierárquico de normas de reação que considera a IGA, 

encontraram diferença no ordenamento de reprodutores para a característica ganho de 

peso pós desmama em bovinos da raça Devon. 

 A existência das interações genótipos ambientes (IGA) na população de bovinos 

Devon no Rio Grande do Sul no Brasil foi verificada por Corrêa et al.(2009). Esses 

autores observaram que o modelo normas de reação com variância residual homogênea 

foi o melhor ajuste aos dados para ganho de peso pós desmama, quando comparado ao 

modelo normas de reação com variância heterogênea e ao modelo animal, 

tradicionalmente usados em avaliações genéticas. Lee & Bertrand (2002) encontraram 

pouca diferença nas classificações para ganho de peso pós desmama de touros da raça 

Hereford, avaliados na Argentina, América do Norte e Uruguai, obtendo altas correlações 

genéticas entre essa característica nos diferentes países. No entanto, Kolmodin et al. 

(2002) relataram, via normas de reação, mudanças de classificações dos touros e 

demonstraram que animais com registros de desempenho em ambientes de baixo manejo 

se beneficiaram, quando avaliadas em um ambiente específico. Ambrosini (2012a), em 

seu trabalho com Nelore Mocho no Nordeste do Brasil para P205, observaram o efeito 

em escala ao longo de todos os níveis ambientais, com aumento diferenciado dos 

valores genéticos dos reprodutores com a melhora no ambiente. Caracterizaram IGA 

complexa para os reprodutores com mudança na classificação dos animais pelos valores 

genéticos diretos e maternos nos ambientes baixos, médios e altos. Os animais com maior 

valor genético foram os que mais responderam à melhora ambiental, sendo os genótipos 

com maior plasticidade e mais responsivos. 

 Faria et al. (2011), avaliando os efeitos das interações genótipos ambientes sobre 

as estimativas de componentes de covariâncias e predição dos valores genéticos para o 

peso ao desmame de bovinos Nelore, sob enfoque bayesiano, observaram que as 
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correlações de ordem de Spearman foram superiores a 97%, indicando que, praticamente, 

não houve mudança na classificação dos animais avaliados, considerando os diferentes 

modelos de análise genética. Esses resultados foram diferentes dos apresentados por 

Lopes et al. (2008) que, ao estudarem as interações genótipos ambientes para bovinos da 

raça Nelore, criados em diferentes estados do Sul do Brasil, verificaram alterações na 

classificação dos touros avaliados.  

 Toral et al. (2004) obtiveram o mesmo ao avaliar as interações genótipos 

ambientes para características de crescimento de bovinos Nelore, criados em 

microrregiões distintas do estado de Mato Grosso do Sul. O mesmo foi observado por 

Alencar et al. (2005) para a raça Canchim no estado de São Paulo. Fridrich et al. (2008) 

verificaram alterações na ordem de classificação dos touros para algumas das regiões do 

Brasil ao avaliar o efeito de interação touro-rebanho. 
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II - OBJETIVOS GERAIS 

 

 

 

 

Verificar a presença de interações genótipos ambientes para peso à desmama 

(P205), peso ao ano (P365), incluindo efeito materno, e peso ao sobre ano (P550) em 

bovinos da raça Tabapuã criados no Nordeste do Brasil via normas de reação, utilizando 

uma abordagem bayesiana; 

 Comparar os modelos, para escolher qual o que melhor se ajusta aos dados de peso 

à desmama (P205), peso ao ano (P365) e peso ao sobre ano (P550);  

 Estimar as herdabilidades direta e materna, as correlações genéticas em função do 

gradiente ambiental e os valores genéticos dos touros ao longo do gradiente ambiental 

para peso à desmama (P205), peso ao ano (P365) e peso ao sobre ano (P550). 
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III - CAPÍTULO I 

Interações Genótipos Ambientes para peso aos 205 dias de idade 

em Bovinos da Raça Tabapuã na região Nordeste do Brasil obtidas por 

Normas de Reação 

 

 

 

 

RESUMO- Objetivou-se verificara presença das interações genótipos ambientes (IGA) 
para o peso ajustado aos 205 dias de idade (P205) na raça Tabapuã no Nordeste do Brasil, 
usando modelos de norma de reação (MNR) via abordagem bayesiana. Os dados foram 
cedidos pela Associação Brasileira de Criadores de Zebu (ABCZ), sendo utilizados 
12.267 registros. Os modelos hierárquicos de norma de reação (MHNR) incluíram o 
efeito fixo de idade da vaca (linear e quadrático) e aleatório de grupo de contemporâneo 
(GC), genético aditivo direto, genético materno e efeito de ambiente permanente materno. 
O critério de informação da deviance (DIC) e a deviance baseada na ordenada preditiva 
condicional (CPO) mostraram que o MNR com variância residual homogênea e um passo 
(MHNRHO1p) proporcionou melhor ajuste aos dados, quando comparado com os 
modelos com variância residual heterogênea e o modelo animal padrão (MA). São 
apresentados os resultados de convergência a 1% (p>0,01) para todos os parâmetros nos 
modelos animal, MHNRHO1p eMHNRHE1p, exceto para o parâmetro variância do efeito 
de ambiente permanente materno (VC4) do modelo MHNRHE1p. O gradiente ambiental, 
para o modelo escolhido, variou de -48 a 52 kg, caracterizando níveis ambientais baixo e 
alto. As estimativas de herdabilidades direta e materna para o modelo animal foram 
0,30±0,03 e 0,10±0,02, respectivamente. As herdabilidades direta e materna para o 
modelo normas de reação aumentaram de acordo com a melhoria do gradiente ambiental 
e esse aumento foi mais acentuado para a herdabilidade direta. As correlações entre a 
inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 0,44±0,21 e 0,19±0,24, para o 
efeito direto e materno, respectivamente. Essas correlações de moderada para baixa 
indicam pouca ou ausência de relação entre os valores genéticos dos touros no ambiente 
de baixo manejo e os valores genéticos destes ao longo do gradiente ambiental. As 
correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores com maiores valores 
genéticos variaram de 0,93 a 0,96 nos diferentes ambientes e modelos, quando 5% dos 
reprodutores com maiores valores genéticos foram escolhidos. Os resultados caracterizam 
IGA para o peso à desmama, principalmente ao se considerar os touros mais usados no 
rebanho, sendo observadas mudanças de classificação e/ou efeito escala para o efeito 
direto e em menor magnitude para o efeito materno.  
 

PALAVRAS-CHAVE- gradiente ambiental, regressão aleatória, zebuínos 
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Genotype-Environment Interactions for Weight at 205 days of age in 

Tabapuã Cattle in Northeast Brazil obtained by Reaction Norms 

 

 

 

 

ABSTRACT - The objective was to verify the presence of genotype-environment 
interactions (GEI) for adjusted weight at 205 days of age (W205) in the Tabapuã breed 
in Northeast Brazil using reaction-norms models (RNM) via Bayesian approach. The data 
were provided by the Brazilian Association of Zebu Breeders (Associação Brasileira de 
Criadores de Zebu, ABCZ), with 12,267 records. The hierarchical reaction-norms models 
(HRNM) included the fixed (linear and quadratic) effect of cow age and random effects 
of contemporary group (CG), genetic additive direct, genetic maternal and maternal 
permanent environmental effects. Deviance information criterion (DIC) and deviance 
based on the conditional predictive ordenate (CPO) showed that the RNM with 
homogeneous residual variance and one step (HRNMHO1s) provided better data 
adjustment compared with the models with heterogeneous residual variance and the 
standard animal model (AM). Results of convergence at 1% (p>0.01) were shown for all 
parameters in the animal, HRNMHO1sand HRNMHE1smodels, except for the parameter 
variance of the maternal permanent environmental effect (VC4) of theHRNMHE1smodel. 
The environmental gradient for the chosen model varied from –48 to 52 kg, characterizing 
low and high environmental levels. The direct and maternal heritability estimates for the 
animal model were 0.30±0.03 and 0.10±0.02, respectively. The direct and maternal 
heritability for the reaction-norms model increased as the environmental gradient was 
improved, but this increase was more marked in the direct heritability. The correlations 
between the slope and the intercept of the reaction norm were 0.44±0.21 and 0.19±0.24 
for the direct and maternal effects, respectively. These moderate-to-low correlations 
indicate little or absence of relationship between the genetic values of bulls in the low-
management environment and their genetic values throughout the environmental 
gradient. Spearman’s correlations among the classifications of the sires with greater 
genetic values varied from 0.93 to 0.96 in the different environments and models when 
5% of the sires with greater genetic values were selected. The results characterize a GEI 
for weaning weight, especially when we consider the most used bulls in the herd, with 
presence of changes of ranking and/or scale effect for the direct effect and, at a lower 
magnitude, for the maternal effect.  
 
Key words: environmental gradient, random regression, zebu 
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INTRODUÇÃO 

 O Brasil é um país de proporções continentais, com sistemas heterogêneos de 

criação de bovinos, determinados, em grande parte, pelas diferenças climáticas e 

econômicas, e pela disponibilidade de recursos naturais relacionados à produção animal. 

Esta diversidade de ambientes proporciona oportunidades diferentes de expressão para o 

mesmo genótipo, o que dificulta a identificação de indivíduos geneticamente superiores 

para a reprodução (Lopes et al., 2008).  

 O fenótipo dos indivíduos é o resultado de seu genótipo manifestado, segundo o 

ambiente em que este indivíduo está exposto. Genótipo e ambiente são importantes na 

expressão da maioria das características econômicas em bovinos de corte, e uma questão 

básica no melhoramento animal é se a seleção de indivíduos em determinado ambiente 

resultará em progresso genético em outro tipo de ambiente (Corrêa et al., 2009). 

 Interações genótipos ambientes (IGA) é o termo usado para descrever o fenômeno 

que ocorre quando um conjunto de genótipos muda seu desempenho relativo em 

ambientes diferentes (Falconer & Mackay, 1996). Na presença da IGA pode também 

ocorrer alterações nas variações genéticas, fenotípicas e ambientais e, por conseguinte, 

resultar em mudanças nas estimativas dos parâmetros genéticos e fenotípicos. Isto pode 

mudar os critérios de seleção e a identificação dessas interações pode contribuir para o 

aumento da eficiência de seleção em bovinos (Alencar et al., 2005). 

 Dentre as formas de se avaliar a IGA, o modelo de normas de reação (MNR) tem 

se destacado, por ser uma função de covariância que permite atribuir a cada animal dois 

coeficientes de regressão aleatórios (intercepto e inclinação), que predizem o valor 

genético em função do gradiente ambiental. Assim, cada animal terá um valor genético 

para cada ambiente, caracterizando e considerando a IGA (Rodrigues, 2012).  

 De acordo com Calus (2006), a IGA resulta em três efeitos: heterogeneidade de 

variâncias genéticas entre ambientes (também conhecido como efeitos de escala), 

reclassificação dos animais entre ambientes baseado em valores genéticos estimados, e 

heterogeneidade de correlações entre duas ou mais características entre ambientes, sendo 

a expressão mais extrema representada pela inversão de posicionamento de um 

determinado genótipo com sua mudança para outro ambiente diferente daquele onde foi 

obtido o primeiro posicionamento.  
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 O efeito genético materno merece atenção especial no peso à desmama, pois pode 

influenciar consideravelmente no desenvolvimento da progênie, tanto na gestação quanto 

no período de amamentação, sendo que se este efeito for ignorado, as estimativas dos 

parâmetros genéticos podem não ser adequadas e a eficiência da seleção prejudicada 

(Ambrosini, 2012a). 

 Muitos estudos têm sido realizados utilizando normas de reação para avaliação 

das interações genótipos ambientes em diversas características (Ambrosini et al., 2012; 

Cardoso et al., 2007; Cardoso & Tempelman 2012; Corrêa et al., 2007, 2009; Kolmodin 

et al., 2002; Mattar et al., 2011; Pegolo et al., 2011; Rodrigues, 2012; Streit et al., 2012; 

Su et al., 2006). Apesar de alguns estudos serem realizados com características que estão 

sobre forte efeito materno, a modelagem com este efeito não tem sido considerada. Nos 

zebuínos do Brasil, existe um único trabalho, com a raça Nelore Mocho (Ambrosini, 

2012a), que modelou o peso aos 205 dias com o efeito materno. Ressalta-se ainda que 

não existem estudos de IGA com a raça Tabapuã no Brasil. 

 Nesse sentido, o estudo foi realizado com o objetivo de verificar a presença da 

IGA, incluindo efeito materno sobre a característica peso, ajustado aos 205 dias em 

animais da raça Tabapuã criados no Nordeste do Brasil, por meio de normas de reação 

via abordagem Bayesiana. 
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MATERIAL E MÉTODOS 

 Foram utilizados os registros de animais da raça Tabapuã, nascidos entre 1975 e 

2007, na região Nordeste do Brasil. Os dados foram cedidos pela Associação Brasileira 

de Criadores de Zebu (ABCZ). Do banco de dados inicial com 26.838 registros, foram 

excluídos 14.571(6.548 animais sem registros de peso; 147 desconectados; 211 com 

medidas fora do intervalo estabelecido de 80 kg e 280 kg; 265 vacas com menos de 1,9 

anos e mais de 25 anos; 216 reprodutores com menos de 3 progênies; 4.530 vacas com 

menos de 2 progênies e 2.654 animais contidos em grupos de contemporâneos com menos 

de 4 observações e com média de peso acima de +2,5 desvios padrão). Dessa forma, 

12.267 registros foram utilizados para análises do peso ajustado aos 205 dias de idade 

(P205).  

 Os grupos de contemporâneos (GC) foram formados de forma a agrupar os 

animais que tiveram um ambiente equivalente de produção, incluindo rebanho, ano, época 

de nascimento, regime alimentar e sexo, definindo o gradiente ambiental em ± desvios-

padrão em relação à média para P205. Tais médias foram padronizadas e os GC foram 

agrupados em 3 classes: -2.86 desvio padrão (-48kg), zero, e + 3.09 desvio padrão (52kg). 

  As épocas de nascimento foram agrupadas em quatro classes (época 1: julho, 

agosto, setembro e outubro; época 2: novembro, dezembro, janeiro e fevereiro; e época 

3:março, abril, maio e junho).  

 A fim de preparar o conjunto de dados para as análises de normas de reação, foram 

utilizadas rotinas criadas por Cardoso et al. (2008) em programação SAS (SAS, 2003). 

Em seguida, foi testada a conexão dos (GC), baseado no número total de laços genéticos 

(mínimo 10), usando o programa AMC (Roso & Schenkel, 2006). Foi realizada leitura da 

saída do programa AMC, preparação do arquivo de pedigree e do arquivo de dados, 

incluindo somente GC conectados. A conectabilidade dos (GC) resultou em um 

arquipélago principal (GC com maior número de laços genéticos e todos GC a ele 

conectados) com 12.267 animais em 1.065 GC e 147 animais em 59 GC desconectados. 

Apenas o arquipélago principal foi utilizado nas análises. 

 O programa INTERGEN foi utilizado com um modelo animal padrão (MA), na 

obtenção das estimativas dos efeitos médios de ambiente com base nos grupos de 

contemporâneos, e também para servir de base de comparação para a análise dos modelos 

de normas de reação.   
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 No programa INTERGEN ajustou-se modelos hierárquicos de Bayes com 

parâmetros definidos em níveis ou estágios estruturados. Nos modelos de normas de 

reação, o valor genético do animal foi obtido por uma função do nível ambiental médio 

correspondente à solução do GC, ao qual o registro pertence, isto é, para cada nível 

ambiental foi predito um valor genético específico de cada animal, de acordo com 

Cardoso & Tempelman (2012). 

 Inicialmente, foi utilizado um modelo animal padrão (MA), que ignora a IGA e 

prediz o valor genético animal, além de obter as estimativas dos efeitos ambientais médios 

baseados nos GC. 

y�� = x�
�β + X� + a� + m� + ep� + e��,  (1) 

Em que; y�� = registro do animal i no ambiente j; β = vetor de efeitos fixos (linear e 

quadrático para a idade da vaca); x�
� = é o vetor de incidência; X� = efeito ambiental 

aleatório de GC; a� = valor genético aditivo do animal i; m� = valor genético materno do 

animal i; ep� = efeito de ambiente permanente materno e, e�� = erro residual; 

 Adicionalmente, duas metodologias foram implementadas para descrever os 

modelos hierárquicos de norma de reação (MHNR). O modelo proposto por Kolmodin et 

al. (2002), o qual utiliza as soluções ambientais do MA como covariáveis no MHNR, 

chamado de modelo hierárquico norma de reação com dois passos (MHNR2P), cuja 

equação é apresentada a seguir: 

y�� = x�
�β + ϕX�� + a� + m� + ep� + b��X��� + b��X��� + e��,    (2) 

Em que; ϕ=coeficiente de regressão fixo; a�=valor genético aditivo direto do intercepto 

ou nível da norma de reação do animal i ; m=valor genético materno do intercepto ou 

nível da norma de reação materna do animal i; ep�, efeito de ambiente permanente 

materno; b��=coeficiente de regressão aleatório ou inclinação da norma de reação direta 

do animal i no ambiente representando por X��; b��=coeficiente de regressão aleatório ou 

inclinação da norma de reação materna do animal i no ambiente representando por X��; 	X��= 

preditor de X�obtido no (1) e e��= o erro residual. 

 Além disso, foi utilizada a pressuposição de Su et al. (2006), chamada de modelo 

hierárquico de norma de reação um passo - MHNR1P que, apesar de sua semelhança com 

o modelo anterior (2), apresenta um processo diferente, com estimação simultânea para 

as soluções de GC e para intercepto e inclinação das normas de reação (NR). Neste 
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modelo, os efeitos de GC são considerados covariáveis desconhecidas no modelo NR, em 

que as estimativas de efeitos ambientais foram utilizadas como uma covariável para obter 

a inclinação da NR dos animais, em que é X� e b� são conjuntamente estimados como no 

modelo baixo: 

y�� = x�
�β + X� + a�+m� + ep� + b��X� + b��X� + e��,   (3) 

 Duas diferentes pressuposições foram adotadas para a variância residual nos 

modelos: (a) homoscedasticidade para MA, MHNR2P (MHNRHO2P) e MHNR1P 

(MHNRHO1P), com e�~N(0, σ�
�)σ�

� = variância residual; e (b) heteroscedasticidade para 

os modelos MHNR2P (MHNRHE2P) e MHNR1P (MHNRHE1P), com e�~N(0, σ��
� ) e σ��

� =

σ�
�η��, em que  η = parâmetro de heterogeneidade de variância residual no nível ambiente 

Xj, seguindo a estrutura do modelo proposto por Cardoso et al. (2005). 

 As variâncias genéticas, aditiva direta e materna no ambiente X, σ�
� |X e σ�

� |X, 

foram obtidas por: 

σ�
� |X	 = 	var	�a� + b��X�� = σ�

� + σ��
� x� + 2σ�,�x 

σ�
� |X	 = 	var	�a� + b��X�� = σ�

� + σ��
� x� + 2σ�,�x 

Em que:	σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do componente de variância genética direta para 

o intercepto da norma de reação, σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do componente de variância 

genética materna para o intercepto da norma de reação, σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do 

componente de variância para inclinação da norma de reação aditiva, para inclinação da 

norma de reação materna, σ�,� = estimativa do componente de covariância entre o 

intercepto e a inclinação. 

 As herdabilidades foram estimadas pela razão da variância genética com a 

variância fenotípica (genética + ambiental), como: 

h�
�|X =

σ�
�|X

σ��|X+σ�� |X + σ��� + σ��|X
 

h�
� |X =

σ�
� |X

σ��|X+σ�� |X + σ��� + σ��|X
 

 

Em que: σ�
�|X =	variância residual no ambiente X, obtido por σ�

�|X = σ�
�η��, no modelo 

heteroscedástico e σ�
� no modelo homoscedástico. 
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 Uma abordagem Bayesiana (Gianola & Fernando, 1986) foi utilizada para obter 

estimativas de parâmetros, por meio da cadeia de Markov de Monte Carlo (MCMC) 

(Blasco, 2001), e adaptando o procedimento que se segue: a) Rodou-se uma amostra 

piloto com 55.000 ciclos, 5.500 de descarte (burn-in) e 5 para o intervalo de salvamento 

(thinning); b) usando os componentes de variância salvas em a) e o pacote do programa 

R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2008) - Bayesiam Output Analysis - BOA (Smith, 

2007), aplicou-se o teste Raftery & Lewis (1992) para determinar o novo tamanho da 

cadeia e o período de salvamento (thinning); e c) o período de descarte (burn-in) foi 

avaliado pelo critério de Heidelberger & Welch (1983). 

 Ao final, foram rodadas análises com cadeias que variaram de 150.000 e 440.000 

ciclos. Médias, desvios padrão e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parâmetros 

foram obtidos das suas densidades posteriores marginais, obtidas pelo Procedimento 

KDE do SAS (SAS, 2003). 

 A análise de convergência das cadeias para os diferentes modelos foi realizada 

por meio do diagnóstico de Geweke (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias 

do logaritmo da distribuição condicional dos dados, denotadas por 

 
( ) ( )log | ,

j j
i il p M y θ

, das primeiras amostras (10% iniciais), e da última parte da 

cadeia de Markov (últimas 50%), similar ao proposto por Brooks & Roberts (1998), 

utilizando-se a seguinte estatística: 
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, nA= 66.000, nB= 330.000, n*= 330.001, e com 
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 e 
 ˆ 0B

iS
, sendo as respectivas estimativas da densidade espectral na frequência 

zero obtida pelo Procedimento SPECTRA do SAS (SAS, 2003), para os primeiros nA e 

últimos nB ciclos da cadeia MCMC de comprimento m. Valores absolutos extremos do 

escore Zi, para um teste de duas caudas, indicam rejeição da hipótese de nulidade de 

convergência. 

 Os seguintes critérios foram utilizados para verificar o melhor modelo de ajuste: 

Critério de Informação da Deviance (DIC) (Spiegelhalter et al., 2002.); Deviance baseada 
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na ordenada preditiva condicional (CPO), como descrito por Gelfand (1996), e Critério 

da Deviance baseada nos fatores de Bayes (BF), descrito como o desvio com base na 

estimativa de Monte Carlo proposto por Newton & Raftery (1994). Estes desvios 

representam o grau de separação entre o modelo avaliado em relação a um modelo 

ajustado hipoteticamente perfeito, e maior quantidade de critérios com menores valores 

indicam melhor ajuste. 

  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



39 

 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 Os modelos hierárquicos normas de reação dois passos com a pressuposição de 

homogeneidade de variância residual (MHNRHO2P) e heterogeneidade (MHNRHE2P) 

apresentaram problemas nas convergências e estimativas de parâmetros superestimadas. 

Dessa forma, optou-se por apresentar apenas os resultados para o modelo animal padrão 

(MA), modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo (MHNRHO1P) e 

modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo (MHNRHE1P). 

 O modelo hierárquico de norma de reação homoscedástico um passo 

(MHNRHO1P) apresentou menores valores para os critérios de informação da deviance 

(DIC) e deviance baseada nos fatores de Bayes (FB). Com relação ao critério deviance 

baseada na ordenada preditiva condicional (CPO), apresentou valor menor em relação ao 

modelo heteroscedástico, sendo, dessa forma, considerado o modelo de melhor ajuste 

(Tabela1). 

 

Tabela 1. Critério de informação da deviance (DIC), deviance baseada na ordenada 

preditiva condicional (CPO) e a deviance baseada nos fatores de Bayes (FB) para 

comparação entre o modelo animal padrão e modelos hierárquicos de norma de reação 

homoscedástico um passo e heteroscedástico um passo. 

Modelo     DIC    CPO      FB 

Modelo animal padrão 108882,25 109665,93 106261,38 

Modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo 108278,40 111224,69 105877,18 

Modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo 108833,50 111390,05 106994,73 

 

 O comprimento das cadeias Markov para o modelo escolhido foi de 220.000 

iterações com 20.000 (burn-in) de aquecimento (descarte de 10%), gerando amostras 

posteriores a cada 28 ciclos. A convergência da cadeia foi avaliada pelo teste de Geweke, 

(1992). Este teste utiliza a comparação dos valores iniciais e finais da cadeia de Markov 

para verificar falhas de convergência, de modo que, na hipótese de nulidade testada, 

afirma-se que houve convergência, pois valores de probabilidade abaixo de 0,05 ou 0,01 

indicam evidências contrárias à convergência das cadeias (Borba, 2011). 

 Observou-se que houve convergência a 1% (p>0,01) para todos os parâmetros nos 

modelo animal, MHNRHO1p eMHNRHE1p. 
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 Ambrosini (2012a), estudando interações genótipos ambientes em bovinos da raça 

Nelore Mocha na Região Nordeste do Brasil, obtidos por normas de reação, também 

obteve convergência a 5% (p>0,05), para todos os parâmetros de todos os modelos. 

Cardoso et al. (2011), Cardoso & Tempelman (2012), Corrêa et al. (2009) e Mattar et al. 

(2011) utilizaram modelos de normas de reação com homogeneidade e heterogeneidade 

de variância residual para estudos da avaliação do ganho de peso pós-desmama para as 

raças Angus, Hereford, Canchim e Devon, respectivamente. Nesses estudos, compararam 

o modelo animal convencional (MA) com o modelo hierárquico norma de reação 

(MHNR) e modelo hierárquico de reação heteroscedástico (MHNRH) e observaram que 

o ajuste para os MHNR foram superiores aos modelos MHNRH e MA. 

 Para o modelo MHNRHO1p, as soluções do gradiente ambiental variaram de - 48 

a 52 kg, caracterizando níveis ambientais baixo e alto. As estimativas de herdabilidade 

direta e materna para o modelo animal foram de 0,30±0,03 e 0,10±0,02, respectivamente 

(Figura 1). Observa-se ainda, na Figura 1, que as herdabilidades direta e materna para o 

modelo normas de reação aumentaram de acordo com a melhoria do gradiente ambiental.  

 

Figura 1. Herdabilidades da característica P205 para o efeito direto e materno nos 

modelos propostos pelo gradiente ambiental. 

 

 Esses resultados corroboram os de Ambrosini (2012a), cujas estimativas de 

herdabilidade direta e materna para o modelo animal foram de 0,35±0,03 e 0,11±0,02, 
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e esses valores foram superiores à estimativa do MHNRHO1p em todos os níveis das 

normas de reação. 

 Conforme Falconer & Mackay (1996), a herdabilidade é uma propriedade da 

população e do ambiente a que o animal é submetido, enquanto a variância ambiental é 

dependente das condições de produção e manejo. Maior variação ambiental reduz a 

herdabilidade e maior uniformidade do ambiente leva ao aumento da herdabilidade. 

Para Corrêa et al. (2009), no modelo hierárquico normas de reação (MHNR) e no 

modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico (MHNRH), as herdabilidades 

aumentaram conforme melhora o gradiente ambiental, demonstrando que há uma 

modificação nos parâmetros genéticos da população em função do ambiente à que estão 

expostos, caracterizando a presença de interações genótipos ambientes. 

Ribeiro et al. (2010), estudando normas de reação na estimação da sensibilidade 

ambiental do mérito genético para peso à desmama em bovinos Nelore, observaram 

estimativas dos coeficientes de herdabilidade direta, que não apresentaram 

comportamento crescente no gradiente ambiental, o que pode ser consequência da 

utilização de um modelo que não considera a heterogeneidade das variâncias residuais no 

gradiente ambiental. Pégolo et al. (2009) verificaram este mesmo comportamento em 

estudos com peso aos 450 dias na raça Nelore.  

As correlações entre a inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 

0,44±0,21 e 0,19±0,24, para o efeito direto e materno, respectivamente. Estas correlações 

de moderada para baixa indicam pouca ou ausência de relação entre os valores genéticos 

dos touros no ambiente de baixo manejo e os valores genéticos destes ao longo do 

gradiente ambiental.  Observou-se que touros com alto valor genético direto responderam 

positivamente à melhoria ambiental, outros responderam inversamente e outros não 

tiveram resposta. Touros com baixo valor genético responderam também de forma 

variada, caracterizando interações genótipos ambientes de baixa magnitude (Figura 2). 
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Figura 2. Norma de reação ao longo do gradiente ambiental para o P205 para         efeito 

direto obtido para os 10 reprodutores com maior número de filhos. 

 

Para Ribeiro et al. (2010), a correlação dada pela média das amostras a posteriori 

entre as estimativas dos componentes de variância do intercepto e da inclinação foi de 

0,75, indicando que a sensibilidade às alterações de ambiente aumenta conforme a seleção 

para maiores valores genéticos. Para esses autores, se por um lado esta relação positiva é 

vantajosa por permitir o incremento da produção em um gradiente ambiental crescente, 

por outro lado ela acaba por ser prejudicial, já que em ambientes menos favoráveis os 

animais selecionados terão seus desempenhos mais prejudicados. 

Segundo Corrêa et al. (2009), a correlação genética entre nível e inclinação foi de 

0,83 ± 0,01, superior à encontrada por meio do modelo hierárquico normas de reação 

heteroscedástico (MHNRH), mas ambas indicaram que os animais de maior valor 

genético no ambiente médio foram também os que mais responderam à melhora no 

ambiente. 

No estudo de Ambrosini (2012a), a média posterior da correlação entre a 

inclinação e o intercepto da norma de reação foi moderada para o efeito direto e materno 

(0,79±0,12 e 0,70±0,15, respectivamente), indicando que os animais com maiores valores 

genéticos direto e materno para o peso aos 205 dias responderam à melhoria do ambiente. 

As inclinações das normas de reação de todos os animais variaram de -0,13 a + 

0,18 (efeito direto) e -0,06 a +0,05 (efeito materno), observando-se, assim, maior 

incidência de genótipos robustos e intermediários (Figura 2 e 3). Os genótipos robustos 
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ou estáveis são aqueles de menor plasticidade, menos sensíveis às mudanças ambientais. 

Cardoso & Tempelman et al. (2012) observaram que os animais da raça Angus, 

selecionados localmente no Brasil, tendem a ser mais robusto às mudanças ambientais. 

 

 

Figura 3. Norma de reação ao longo do gradiente ambiental para o P205 para efeito 

materno obtido para os 10 reprodutores com maior número de filhos.  

 

No estudo de Ambrosini (2012a), as inclinações das normas de reação variaram 

de -0,36 a 0,23 graus para o efeito direto, e apontaram maior incidência de genótipos 

robustos e intermediários em 99,35% dos animais com inclinações entre -0,20 e 0,20 

graus. Genótipos plásticos (-0,36 a 0,19 graus e 0,19 a 0,23 graus) foram observados 

apenas para 0,65% dos animais. Para o efeito materno, as inclinações tiveram variação 

inferior, de -0,15 a 0,14 graus, o que demonstra apenas genótipos robustos e 

intermediários. 

As correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores variaram 

de 0,93 a 0,99 nos diferentes ambientes e modelos (Tabela 2).  
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Tabela 2. Correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores Tabapuã no 

Nordeste do Brasil, obtidos pelo modelo animal (MA) e pelo modelo hierárquico normas 

de reação homoscedástico um passo (MHNRHO1p) para os diferentes níveis ambientais. 

Modelos MHNRHO1p (Baixo) MHNRHO1p (Médio) MHNRHO1p (Alto) 

MA 0,9335 (0,0001) 0,9688 (0,0001) 0,9539 (0,0001) 

MHNRHO1p 
(Baixo) 

  0,9503 (0,0001) 0,9109 (0,0001) 

MHNRHO1p 

(Médio) 
        0,9897 (0,0001) 

Entre parênteses p-valor 

 

Observou-se que as correlações são altas para os diferentes níveis ambientais 

(baixo, médio e alto) em todos os modelos, ao se considerar todos os touros, indicando 

ausência de IGA. Esses resultados são semelhantes com os de Mattar et al. (2011), que 

observaram correlações de Spearman alta, valores maiores que 0,90, quando 

comparados ao modelo animal com modelo hierárquico normas de reação 

homoscedástico nos três níveis: baixo, médio e alto. 

Ambrosini (2012a) observou que as correlações de Spearman entre as 

classificações dos reprodutores variaram de 0,41 a 0,98 nos diferentes ambientes e 

modelos. Entretanto, estes autores utilizaram somente 5% dos reprodutores com 

maiores valores genéticos e observaram menores correlações na comparação do modelo 

animal com os modelos de normas de reação, confirmando a presença de interação 

genótipos ambientes. Corrêa et al. (2009), utilizando apenas 5% dos reprodutores, 

observaram que a correlação de Spearman entre as classificações variou de 0,12 a 

0,99, demonstrando de moderada à alta alteração de ordenamento. 

As correlações genéticas nos diferentes gradientes ambientais variaram entre 0,38 

a 1,00, para o efeito direto; e 0,41 a 1,00, para o efeito materno, no MHNRHO1P. (Figuras 

4A e 4B). 
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Figura 4. Gráfico de superfície de resposta das correlações entre os valores genéticos 

Direto (A) e Materno (B) e o gradiente ambiental. 

 

 Pode-se observar, em ambas as figuras, que as correlações genéticas entre os 

valores genéticos são mais elevadas quando envolvem ambientes favoráveis, como 

exemplo os ambientes altamente favoráveis apresentam correlações acima de 0,90. 

Correlações altas, em torno de 0,80, também foram observadas entre ambientes 

desfavoráveis. No entanto, correlações entre os valores genéticos dos touros em ambiente 

menos favorável e de melhor manejo foram inferior a 0,50, indicando que existe efeito de 

IGA.  

 Corrêa et al. (2009) observaram que a correlação genética nos valores médios e 

altos do gradiente ambiental é altamente positiva, acima de 0,80, entretanto, cai 

rapidamente à medida que o ambiente se torna desfavorável, apresentado valores 

negativos entre os extremos do gradiente ambiental.  

 Para Ambrosini (2012a), as correlações genéticas entre os valores genéticos nos 

diferentes gradientes ambientais demonstraram menor amplitude das correlações 

genéticas para efeito direto no MHNRHO1P (0,82 a 1,00) e maior para o efeito materno 

(0,52 a 1,00). Mattar et al. (2011) observaram valores entre 0,24 a 1,00, caracterizando 

que os animais eram mais responsivos à melhoria do nível do gradiente ambiental. Essa 

reordenação dos valores genéticos em níveis reduzidos do gradiente ambiental confirmou 

a existência de interações. 

 

A B
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CONCLUSÕES 

 Na população de bovinos da raça Tabapuã do Nordeste do Brasil, o modelo que 

melhor se ajusta aos dados é o modelo normas de reação um passo, que considera 

homogeneidade de variância residual. 

 Os MNR um passo foram adequados para avaliação da IGA na população 

estudada, permitindo identificar a variação nas herdabilidades direta e materna ao longo 

do gradiente ambiental. 

 Os valores genéticos da maioria dos animais apresentaram-se robustos à variação 

ambiental. Entretanto, quando se considera os touros mais utilizados, pode-se observar 

evidências de IGA para o peso à desmama, sendo observadas mudanças de classificação 

e/ou efeito escala para o efeito direto e, em menor magnitude, para o efeito materno.  
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IV - CAPÍTULO II 

Interações Genótipos Ambientes para pesos aos 365 e 550 dias de 

idade em Bovinos da Raça Tabapuã na região Nordeste do Brasil 

obtidas por Normas de Reação 

 

 

 

 

RESUMO - Objetivou-se avaliar a presença das interações genótipos ambientes (IGA) 
para os pesos ajustados aos 365 e 550 dias de idade (P365, P550) na raça Tabapuã no 
Nordeste do Brasil, usando modelos de norma de reação (MNR) via abordagem 
bayesiana. Os modelos hierárquicos de norma de reação (MHNR) incluíram o efeito fixo 
de idade da vaca (linear e quadrático), aleatório de grupo de contemporâneo (CG) e 
genético aditivo. O critério de informação da deviance (DIC), deviance baseada na 
ordenada preditiva condicional (CPO) e a deviance baseada nos fatores de Bayes (FB) 
mostraram que o MNR, com variância residual homogênea e um passo (MHNRHO1p), 
proporcionou melhor ajuste aos dados, quando comparado com os modelos com variância 
residual heterogênea e o modelo animal padrão (MA) para ambos os pesos. Observou-se 
convergência a 5% (p>0,05) para todos os parâmetros nos modelos MA e MHNRHO1p 
para P365 e P550. O gradiente ambiental, para o modelo escolhido, variou de -67 a 113 
kg, para P365; e -107 a 166 kg, para P550. As estimativas de herdabilidade direta e 
materna, para o modelo animal, foram 0,17±0,04 e 0,07±0,03, respectivamente, para 
P365. As herdabilidades direta para modelo normas de reação no ambiente de baixo 
manejo foram de 0,21±0,06 e, no ambiente de alto, 0,70±0,04; já a herdabilidade materna 
nesse modelo foi de 0,01±0,01. Para P550, a estimativa de herdabilidade direta para o 
modelo animal foi de 0,38±0,03 e a herdabilidade direta para o modelo normas de reação 
no ambiente de baixo manejo foi de 0,12±0,05 e no ambiente de alto 0,85±0,013. As 
correlações entre a inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 0,68±0,10 e 
0,96±0,06, para o efeito direto e materno, respectivamente, no P365, indicando que os 
animais com maiores valores genéticos respondem positivamente à melhoria do 
ambiente, especialmente para o efeito materno. No P550, a correlação para o efeito direto 
foi de 0,92±0,03, caracterizando animais responsivos e presença de interações genótipos 
ambientes. As correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores para 
P365 variaram de 0,14 a 0,94, e para P550, de 0,01 a 0,99, nos diferentes ambientes e 
modelos. Observou-se IGA para os pesos aos 365 e 550 dias de idade, apenas quando se 
considerou os animais com maior número de filhos no rebanho. 
 

PALAVRAS-CHAVE - gradiente ambiental, regressão aleatória, zebuínos.  
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Genotype-Environment Interactions for Weight at 365 and 550 days of 

age in Tabapuã Cattle in Northeast Brazil obtained by Reaction Norms 

 

 

 

 

ABSTRACT - The objective was to verify the presence of genotype-environment 
interactions (GEI) for adjusted weight at 365 and 550 days of age (W365, W550) in the 
Tabapuã breed in Northeast Brazil using reaction-norms models (RNM) via Bayesian 
approach. The hierarchical reaction-norms models (HRNM) included the fixed (linear 
and quadratic) effect of cow age random effect of contemporary group (CG), and genetic 
additive effect. Deviance information criterion (DIC), deviance based on the conditional 
predictive ordenate (CPO) and deviance based on Bayes factors (BF) showed that the 
RNM with homogeneous residual variance and one step (HRNMHO1s) provided better 
data adjustment compared with the models with heterogeneous residual variance and the 
standard animal model (AM) for both weights. Convergence was observed at 5% (p>0.05) 
for all parameters in the MA and HRNMHO1s models for W365 andW550. The 
environmental gradient for the chosen model varied from –67 to 113 kg forW365 and –
107 to 166 kg forW550. The direct and maternal heritability estimates for the animal 
model were 0.17±0.04 and 0.07±0.03, respectively, for W365. The direct heritability for 
reaction-norms model in the low-and high-management environmentswas0.21±0.06 and 
0.70±0.04, respectively; the maternal heritability for this model was 0.01±0.01. For W550 
the direct heritability estimate for the animal model was 0.38±0.03 and the direct 
heritability for the reaction-norms model in the low-and high-management environments 
was 0.12±0.05 and 0.85±0.013, respectively. The correlations between the slope and the 
intercept of the reaction norm were 0.68±0.10 and 0.96±0.06 for the direct and maternal 
effects, respectively, on W365, indicating that the animals with greatest genetic values 
respond positively to improvement in the environment, especially for the maternal effect. 
On W550 the correlation for the direct effect was 0.92±0.03, characterizing responsive 
animals and presence of genotype-environment interactions. Spearman’s correlations 
among the classifications of the sires for W365 varied from 0.14 to 0.94 and for W550 
from 0.01 to 0.99 in the different environments and models. Genotype-environment 
interaction was observed for weights at 365 and 550 days of age only when animals with 
a greater number of offspring in the herd were considered. 
 

Key words: environmental gradient, random regression, zebu 
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INTRODUÇÃO 

 No Brasil, os sistemas de produção de bovinos são bastante heterogêneos, devido 

à grande diversidade de biomas existentes, tornando-se um desafio a definição eficaz de 

critérios de seleção que auxiliem na escolha de reprodutores adequados a cada sistema de 

produção, principalmente quando a avaliação genética do rebanho é exercida 

nacionalmente (Nepomuceno et al., 2013).  

 O mérito genético de um animal pode ser influenciado de forma significativa por 

mudanças no ambiente de criação, e as progênies de um mesmo reprodutor podem não 

repetir o desempenho dos pais, caso sejam criadas em microrregiões ou fazendas 

diferentes, evidenciando a necessidade de cuidados na compra de reprodutores e, ou 

sêmen, em razão da existência de interações genótipos ambientes – IGA (Nobre et al., 

1987). 

 A IGA existe quando o mérito relativo de dois ou mais genótipos é dependente do 

ambiente no qual são comparados (Mascioli et al., 2006) e, ou quando um genótipo é 

melhor em um ambiente e não o é em outro (Falconer & Mackay, 1996).  Segundo Streit 

et al. (2012), se a IGA for desconsiderada, os valores genéticos preditos podem ser 

tendenciosos e a resposta à seleção reduzida.  

 O ambiente materno influencia o crescimento do bezerro nas fases pré e pós-natal, 

sendo que nesta a influência da mãe pode afetar o peso do bezerro até mais de um ano de 

idade. Biffani et al. (1999) verificaram influência materna sobre os pesos dos bezerros até 

um ano de idade, sendo que Meyer et al. (1993) encontraram efeito genético aditivo 

materno para os pesos até os 550 dias de idade. 

 A utilização de uma abordagem de múltiplos caracteres é uma escolha lógica se o 

meio ambiente pode ser considerado como uma variável distinta, no entanto, a utilização 

de normas de reação pode ser mais apropriada se o ambiente muda gradualmente e pode 

ser medido em uma escala contínua. Assim, têm-se menos parâmetros a serem estimados 

e não há necessidade de se agrupar indivíduos em diferentes classes (Streit et al., 2012). 

 Vários autores (Ambrosini et al., 2012; Cardoso et al., 2007; Cardoso & 

Tempelman 2012; Corrêa et al., 2007, 2009; Mattar et al., 2011; Pegolo et al., 2011; 

Rodrigues 2012; Streit et al., 2012) têm estudado a IGA através de normas de reação. 

Vale ressaltar que não existem trabalhos avaliando a IGA com animais da raça Tabapuã 



54 

 

 

no Nordeste do Brasil e, principalmente, incluindo o efeito materno no modelo de 

avaliação para o peso aos 365 dias de idade.  

 Sendo assim, o objetivo deste estudo foi verificar se existe IGA sobre as 

características de pesos ajustados aos 365 dias, incluindo efeito materno, e 550 dias em 

animais da raça Tabapuã criados no Nordeste do Brasil, por meio de norma de reação via 

abordagem Bayesiana. 
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MATERIAL E MÉTODOS  

 Foram utilizados os registros de animais da raça Tabapuã, nascidos entre 1975 e 

2007, na região Nordeste do Brasil. Os dados foram cedidos pela Associação Brasileira 

de Criadores de Zebu (ABCZ).  

 Do banco de dados inicial peso ajustado aos 365 dias de idade (P365), com 26.838 

registros, foram excluídos 19.078 (12.136 animais sem registros de peso; 192 

desconectados; 266 com medidas fora do intervalo estabelecido de 125 kg e 385 kg; 265 

vacas com menos de 1,9 anos e mais de 25 anos; 194 reprodutores com menos de 3 

progênies; 3.618 vacas com menos de 2 progênies e 2.407 animais contidos em grupos 

de contemporâneos com menos de 4 observações e com média de peso acima de +2,5 

desvios padrão). Dessa forma, 7.760 registros foram utilizados para as análises. 

Já para peso ajustado aos 550 dias de idade (P550), do banco de dados inicial com 

26.838 registros, foram excluídos 17.471 (14.690 animais sem registros de peso; 89 

desconectados; 219 com medidas fora do intervalo estabelecido de 140 kg e 540 kg; 265 

vacas com menos de 1,9 anos e mais de 25 anos; 179 reprodutores com menos de 3 

progênies e 2.029 animais contidos em grupos de contemporâneos com menos de 4 

observações e com média de peso acima de +2,5 desvios padrão). Dessa forma, 9.367 

registros foram utilizados para as análises. 

 Os grupos de contemporâneos (GC) foram formados de forma a agrupar os 

animais que tiveram um ambiente equivalente de produção, incluindo rebanho, ano, época 

de nascimento, regime alimentar e sexo, definindo o gradiente ambiental em ± desvios-

padrão em relação à média para P365 e P550. Tais médias foram padronizadas e os GC 

foram agrupados em 3 classes: -2.17 desvio padrão (-67), zero, e + 3.66 desvio padrão 

(113), para P365. Para P550, os GC foram agrupados em 3 classes: -2.02 desvio padrão 

(-107kg), zero, e + 3.13 desvio padrão (166kg). 

 As épocas de nascimento foram agrupadas em quatro classes (época 1: julho, 

agosto, setembro e outubro; época 2: novembro, dezembro, janeiro e fevereiro; e época 

3: março, abril, maio e junho).  

 A fim de preparar o conjunto de dados para as análises de normas de reação, foram 

utilizadas rotinas criadas por Cardoso et al. (2008) em linguagem SAS (SAS, 2003). Em 

seguida, foi testada a conexão dos GC, baseado no número total de laços genéticos 

(mínimo 10), usando o programa AMC (Roso & Schenkel, 2006). Foi realizada leitura da 
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saída do programa AMC, preparação do arquivo de pedigree e do arquivo de dados, 

incluindo somente GC conectados. A conectabilidade dos GC resultou em um 

arquipélago principal (GC com maior número de laços genéticos e todos GC a ele 

conectados) com 7760 animais em 748 GC e 192 animais em 89 GC desconectados para 

P365; e para P550, com 9367 animais em 739 GC e 89 animais em 18 GC desconectados. 

Apenas o arquipélago principal foi utilizado nas análises. 

 O programa INTERGEN por Cardoso et al. (2008) foi utilizado com um modelo 

animal padrão (MA), na obtenção das estimativas dos efeitos médios de ambiente com 

base nos grupos de contemporâneos, e também para servir de base de comparação para a 

análise dos modelos de normas de reação.   

 No programa INTERGEN, ajustou-se modelos hierárquicos de Bayes com 

parâmetros definidos em níveis ou estágios estruturados. Nos modelos de normas de 

reação, o valor genético do animal foi obtido por uma função do nível ambiental médio 

correspondente à solução do GC ao qual o registro pertence, isto é, para cada nível 

ambiental foi predito um valor genético específico de cada animal, de acordo com 

Cardoso & Tempelman (2012). 

 Inicialmente, foi utilizado um modelo animal padrão (MA), que ignora a IGA e 

prediz o valor genético animal, além de obter as estimativas dos efeitos ambientais médios 

baseados nos GC. 

y�� = x�
�β + X� + a� + m� + ep� + e�� (P365) (1) 

y�� = x�
�β + X� + a� + e�� (P550)  

Em que: y�� = registro do animal i no ambiente j; β = vetor de efeitos fixos (linear e 

quadrático para a idade da vaca); x�
� = é o vetor de incidência; X� = efeito ambiental 

aleatório de GC; a� = valor genético aditivo do animal i; m� = valor genético materno do 

animal i; ep� = efeito de ambiente permanente materno, e e�� = erro residual.  

 Duas metodologias foram implementadas para descrever os modelos hierárquicos 

de norma de reação (MHNR). O modelo proposto por Kolmodin et al. (2002), o qual 

utiliza as soluções ambientais do MA como covariáveis no MHNR, chamado de modelo 

hierárquico norma de reação com dois passos (MHNR2P), cuja equação é apresentada a 

seguir: 

y�� = x�
�β + ϕX�� + a� + m� + ep� + b��X��� + b��X��� + e��(P365) (2) 
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	y�� = x�
�β + ϕX�� + a� + b��X��� + e�� (P550)  

Em que: ϕ= coeficiente de regressão fixo; a�=valor genético aditivo direto do intercepto 

ou nível da norma de reação do animal i ; m=valor genético materno do intercepto ou 

nível da norma de reação materna do animal i; ep�, efeito de ambiente permanente 

materno; b��=coeficiente de regressão aleatório ou inclinação da norma de reação direta 

do animal i no ambiente representando por X��; b��=coeficiente de regressão aleatório ou 

inclinação da norma de reação materna do animal i no ambiente representando por X��; 	X��= 

preditor de X�obtido no (1); e e��= o erro residual. 

 Foi utilizada a pressuposição de Su et al. (2006), chamada de modelo hierárquico 

de norma de reação um passo - MHNR1P, que, apesar de sua semelhança com o modelo 

anterior (2), apresenta um processo diferente, com estimação simultânea para as soluções 

de GC e para intercepto e inclinação das normas de reação (NR). Neste modelo, os efeitos 

de GC são considerados covariáveis desconhecidas no modelo NR, em que as estimativas 

de efeitos ambientais foram utilizadas como uma covariável para obter a inclinação da 

NR dos animais, em que é X� e b� são conjuntamente estimados como no modelo abaixo: 

y�� = x�
�β + X� + a�+m� + ep� + b��X� + b��X� + e��(P365) (3) 

y�� = x�
�β + X� + a� + b��X� + e�� (P550)  

 Duas diferentes pressuposições foram adotadas para a variância residual nos 

modelos: (a) homoscedasticidade para MA, MHNR2P (MHNRHO2P) e MHNR1P 

(MHNRHO1P), com e�~N(0, σ�
�)σ�

� = variância residual; e (b) heteroscedasticidade para 

os modelos MHNR2P (MHNRHE2P) e MHNR1P (MHNRHE1P), com e�~N(0, σ��
� ). 

 As variâncias genéticas, aditiva direta e materna para P365 no ambiente X, σ�
� |X 

e σ�
� |X, foram obtidas por: 

σ�
� |X	 = 	var	�a� + b��X�� = σ�

� + σ��
� x� + 2σ�,�x 

σ�
� |X	 = 	var	�a� + b��X�� = σ�

� + σ��
� x� + 2σ�,�x 

Em que: σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do componente de variância genética direta para 

o intercepto da norma de reação, σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do componente de variância 

genética materna para o intercepto da norma de reação, σ�
� = 	σ�

�|X =	estimativa do 

componente de variância para inclinação da norma de reação aditiva, para inclinação da 
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norma de reação materna, σ�,� = estimativa do componente de covariância entre o 

intercepto e a inclinação. 

 A variância genética aditiva para P550 no ambiente X, σ�
� |X	foi obtido por: 

σ�
� |X	 = 	var	�a� + b�X�� = σ�

� + σ�
�x� + 2σ�,�x 

 As herdabilidades para P365 foram estimadas pela razão da variância genética 

com a variância fenotípica (genética + ambiental), como: 

h�
�|X =

σ�
�|X

σ��|X+σ�� |X + σ��� + σ��|X
 

h�
� |X =

σ�
� |X

σ��|X+σ�� |X + σ��� + σ��|X
 

 

Em que: σ�
�|X =	variância residual no ambiente X, obtido por σ�

�|X = σ�
�η��, no modelo 

heteroscedástico e σ�
� no modelo homoscedástico. 

 A herdabilidade para P550 foi estimada pela razão da variância genética com a 

variância fenotípica (genética + ambiental), como: 

h�|X =
σ�
�|X

σ�
�|X+σ�

�|X
 

 Uma abordagem Bayesiana (Gianola & Fernando, 1986) foi utilizada para obter 

estimativas de parâmetros, por meio da cadeia de Markov de Monte Carlo (MCMC) 

(Blasco, 2001), e adaptando o procedimento que se segue: a) Rodou-se uma amostra 

piloto com 55.000 ciclos, 5.500 de descarte (burn-in) e 5 para o intervalo de salvamento 

(thinning); b) usando os componentes de variância salvas em a) e o pacote do programa 

R– Bayesiam Output Analysis – BOA (Smith, 2007), aplicou-se o teste Raftery e Lewis 

(1992)  para determinar o novo tamanho da cadeia e o período de salvamento (thinning); 

e c) o período de descarte (burn-in) foi avaliado pelo critério de Heidelberger & Welch 

(1983). 

 Ao final, foram rodadas análises com cadeias que variaram de 330.000 e 440.000 

ciclos, para P365; e, para P550, variaram de 55.000 e 150.000 ciclos. Médias, desvios 

padrão e percentis (0,025 e 0,975) a posteriori dos parâmetros foram obtidos das suas 

densidades posteriores marginais, obtidas pelo Procedimento KDE do SAS (SAS, 2003). 

 A análise de convergência das cadeias para os diferentes modelos foi realizada 

por meio do diagnóstico de Geweke (1992), baseado num teste Z de igualdade de médias 
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do logaritmo da distribuição condicional dos dados, denotadas por 

 
( ) ( )log | ,

j j
i il p M y θ

, das primeiras amostras (10% iniciais), e da última parte da 

cadeia de Markov (últimas 50%), similar ao proposto por Brooks & Roberts (1998). 

 Os seguintes critérios foram utilizados para verificar o melhor modelo de ajuste: 

Critério de Informação da Deviance (DIC) (Spiegelhalter et al., 2002.); Deviance baseada 

na ordenada preditiva condicional (CPO), como descrito por Gelfand (1996) e Critério da 

deviance baseada nos fatores de Bayes (BF), descrito como o desvio com base na 

estimativa de Monte Carlo, proposto por Newton & Raftery (1994). Estes desvios 

representam o grau de separação entre o modelo avaliado em relação a um modelo 

ajustado hipoteticamente perfeito, e maior quantidade de critérios com menores valores 

indicam melhor ajuste. 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 São apresentados os resultados para o modelo animal padrão (MA), modelo 

hierárquico normas de reação homoscedástico um passo (MHNRHO1P) e modelo 

hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo (MHNRHE1P), pois os modelos 

hierárquicos normas de reação dois passos com a pressuposição de homogeneidade de 

variância residual (MHNRHO2P) e heterogeneidade (MHNRHE2P) tiveram problemas nas 

convergências e estimativas superestimadas.  

 Para P365, o modelo hierárquico de norma de reação homoscedástico um passo -

MHNRHO1P apresentou menores valores para o critério deviance baseada na ordenada 

preditiva condicional (CPO) e deviance baseada nos fatores de Bayes (FB), quando 

comparado ao modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo - 

MHNRHE1P (Tabela 3). Por apresentar menores valores dos avaliadores de qualidade de 

ajuste, o modelo MHNRHO1P foi escolhido para discussão dos resultados no restante do 

trabalho. Para P550, esse mesmo modelo foi considerado de melhor ajuste, uma vez que 

apresentou menores valores para os critérios de informação da deviance (DIC) e deviance 

baseada nos fatores de Bayes (FB). Com relação ao critério deviance baseada na ordenada 

preditiva condicional (CPO), apresentou valor menor em relação ao modelo 

heteroscedástico um passo. 

 

Tabela 3. Critério de informação da deviance (DIC), deviance baseada na ordenada 

preditiva condicional (CPO) e a deviance baseada nos fatores de Bayes (FB) para 

comparação entre o modelo animal padrão e modelos hierárquicos de norma de reação 

homoscedástico um passo e heteroscedástico um passo. 

P365    

Modelo DIC CPO FB 

Modelo animal padrão 72566,13 73042,19 71068,31 

Modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo 71794,68 73920,86 71032,43 

Modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo 62340,13 74305,51 71457,96 

P550    

Modelo DIC CPO FB 

Modelo animal padrão 92902,78 93747,89 90817,86 

Modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo 91099,52 93829,42 89831,78 

Modelo hierárquico normas de reação heteroscedástico um passo 91679,98 93936,93 91154,36 
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 O comprimento das cadeias Markov para o modelo escolhido (MHNRHO1p) no 

P365 foi no máximo de 440.000 interações, com 40.000 (burn-in) de aquecimento 

(descarte de 10%), gerando amostras posteriores a cada 43 ciclos. Já para P550, o número 

máximo de interações observadas foi de 150.000, com 15.000 (burn-in) de aquecimento 

(descarte de 10%), gerando amostras posteriores a cada 21 ciclos. A convergência da 

cadeia foi avaliada pelo teste de Geweke (1992) e a indicação do número de cadeias, 

burn-in e intervalo de salvamento indicados pelo teste de Raftery & Lewis (1992). 

 Para P365, observou-se convergência a 5% (p>0,05) para todos os parâmetros nos 

modelos MA e MHNRHO1p dentro de um intervalo entre 330.000 e 440.000 ciclos. Para 

P550, observou-se convergência a 5% (p>0,05) para todos os parâmetros de todos os 

modelos, dentro de um intervalo entre 55.000 e 150.000 ciclos. 

 Estudando ganho de peso pós-desmama da raça Hereford, via modelos normas de 

reação, Cardoso et al. (2011) encontraram convergência para todos os modelos (animal 

padrão, MHNRHO2p, MHNRHO1p, MHNRHE2p e para o MHNRHE1p
). Ambrosini et al. 

(2012) também obtiveram convergência a 5% (p>0,05), para todos os parâmetros dos 

modelos para peso ao ano em bovinos Nelore Mocho no Nordeste do Brasil. 

 Comparando modelo animal convencional (MA) com modelo hierárquico norma 

de reação (MHNR) e modelo hierárquico de reação heteroscedástico (MHNRH), Cardoso 

et al. (2011), Cardoso & Tempelman (2012), Corrêa et al. (2009) e Mattar et al. (2011) 

utilizaram modelos de normas de reação para estudos da avaliação do ganho de peso pós-

desmama para as raças Angus, Hereford, Canchim e Devon, respectivamente, e 

observaram que o ajuste para os MHNR foram superiores aos modelos MHNRH e MA.  

 Para o modelo MHNRHO1p, as soluções do gradiente ambiental variaram de -67 

a 113 kg, para P365; e -107 a 166 kg, para P550, caracterizando ambientes de baixo e alto 

nível de manejo. As estimativas de herdabilidade direta e materna para o modelo animal 

foram 0,17±0,04 e 0,07±0,03 para P365, respectivamente. As herdabilidades direta para 

modelo normas de reação no ambiente baixo foram de 0,21±0,06 e no alto 0,58±0,04. Já 

a herdabilidade materna, nesse mesmo modelo, variou de 0,01±0,01 no ambiente baixo e 

0,18±0,07 no alto (Figura 5). 

 Para P550, a estimativa de herdabilidade direta para o modelo animal foi de 

0,38±0,03 e a herdabilidade direta para o modelo normas de reação no ambiente baixo foi 

de 0,12±0,05 e no ambiente alto 0,85±0,013 (Figura 6). 
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Figura 5. Herdabilidades da característica P365 para o efeito direto e materno nos 

modelos propostos pelo gradiente ambiental.  

 

 

Figura 6. Herdabilidades da característica P550 nos modelos propostos pelo gradiente 

ambiental. 

 

 A grande variação das herdabilidades nos ambientes pode estar associada às IGA. 

Nos ambientes de alto manejo, as magnitudes das herdabilidades foram muito maiores, 
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visto que os animais tem oportunidade de expressar todo seu potencial produtivo, o que 

reflete em estimativas maiores das variâncias genéticas e os touros podem ser 

discriminados via seus valores genéticos. 

 Para Corrêa et al. 2009, estudando caracterização das interações genótipos 

ambientes e comparação entre modelos para ajuste do ganho pós-desmama de bovinos 

Devon, via normas de reação, a herdabilidade foi de 0,13 ± 0,017 para o modelo 

animal. No modelo hierárquico normas de reação (MHNR) e modelo hierárquico normas 

de reação heteroscedástico (MHNRH), as herdabilidades aumentaram conforme melhora 

o gradiente ambiental, demonstrando que há uma modificação nos parâmetros genéticos 

da população em função do ambiente a que estão expostos, caracterizando a presença de 

interações genótipos ambientes. Ambrosini et al. (2012), no modelo animal, verificaram 

que a estimativa da herdabilidade foi de 0,29±0,03 para P365, sendo esse valor 

superior à estimativa do MHNRHO1P, no nível ambiental baixo. 

 As correlações entre a inclinação e o intercepto da norma de reação foram de 

0,68±0,10 e 0,96±0,04, para o efeito direto e materno, respectivamente, no P365. Para 

P550, a correlação foi de 0,92±0,03. As correlações de média a alta magnitude indicam 

que os animais com valores genéticos maiores, direto e materno, respondem 

positivamente, aumentando a estimativa de seus valores genéticos em ambientes de 

produção melhores. 

 Resultados semelhantes foram encontrados por Mattar et al. (2011) em que a 

correlação entre o intercepto e a inclinação da norma de reação foi de 0,90±0,03, 

indicando a presença de interações genótipos ambientes, caracterizando o efeito de escala 

(Falconer et al., 1996). Isso indica que animais com maior valor genético para peso ao 

sobre ano responderam mais aos altos níveis ambientais, no entanto, em ambientes ruins 

esses animais também foram mais afetados. 

 Ribeiro et al. (2010), avaliando normas de reação na estimação da sensibilidade 

ambiental do mérito genético para peso à desmama em bovinos Nelore, observaram que 

a correlação dada pela média das amostras a posteriori entre as estimativas dos 

componentes de variância do intercepto e da inclinação foi de 0,75, indicando que a 

sensibilidade às alterações de ambiente aumenta conforme a seleção para maiores valores 

genéticos.  
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 Corrêa et al. (2009) observaram que a correlação genética entre nível e inclinação 

foi de 0,83 ± 0,01, superior à encontrada por meio do modelo hierárquico normas de 

reação heteroscedástico (MHNRH). Essas correlações indicaram que os animais de maior 

valor genético no ambiente médio foram também os que mais responderam à melhora no 

ambiente. 

 As inclinações das normas de reação para P365 variaram de -0,45 a + 0,45 (efeito 

direto), sendo que para 96,37% dos animais da matriz de parentesco variaram entre -0,20 

e +0,20, sendo estes considerados genótipos robustos e 3,63% dos animais da matriz de 

parentesco estão abaixo de -0,20 e acima de +0,20, caracterizando genótipos plásticos. 

Para o efeito materno, a variação foi de -0,20 a +0,24, observando maior incidência dos 

genótipos robustos.  

 Para P550, as inclinações variaram de -0,75 a + 0,85 (efeito direto), com a maioria 

dos animais da matriz de parentesco 86,08% na faixa dos genótipos robustos (-0,20 e 

+0,20). Apenas 13,92% dos animais da matriz de parentesco estão abaixo de -0,20 e acima 

de +0,20, podendo ser considerados genótipos plásticos.  

 Foi observada maior incidência de genótipos robustos, tanto para o P365 quanto 

o P550, entretanto, quando se considerou apenas os 10 reprodutores com maior número 

de filhos (Figuras 7, 8 e 9), verificaram-se mudanças nas inclinações, o que indica 

presença de IGA, efeito escala e, em alguns casos, mudanças de classificações ao longo 

do gradiente ambiental. Isso é relevante, visto que os animais usados intensivamente 

podem ser escolhidos de forma errônea, a depender do ambiente em que seus filhos irão 

produzir. 
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Figura 7. Norma de reação ao longo do gradiente ambiental para o P365 para efeito direto 

obtido para os 10 reprodutores com maior número de filhos. 

 

 

 

Figura 8. Norma de reação ao longo do gradiente ambiental para o P365 para efeito 

materno obtido para os 10 reprodutores com maior número de filhos. 
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Figura 9.  Norma de reação ao longo do gradiente ambiental para o P550 obtido para os 

10 reprodutores com maior número de filhos.  

 

 No estudo de Ambrosini et al. (2012), as inclinações das normas de reação 

variaram de -0,80 a 0,67. A maior parte dos animais da matriz de parentesco (80,96%) 

foram classificados como robustos e intermediários, com as inclinações entre -0,20 e 0,20. 

Genótipos plásticos foram observados apenas para 19,03% dos animais da matriz de 

parentesco. 

 As correlações de Spearman entre as classificações dos reprodutores para P365 

variaram de 0,14 a 0,94; e para P550, de 0,01 a 0,99, nos diferentes ambientes e modelos 

(Tabela 4). Quando considerados todos os reprodutores em ambos os pesos (P365 e 

P550), observa-se que a correlação entre o MHNR (nível médio) com MHNR (nível alto) 

é alta (0,94 para P365 e 0,99 para P550). As correlações baixas (positivas e negativas) 

indicam que a seleção em um ambiente não implica necessariamente em ganho genético 

no outro. A seleção dos animais nos ambientes de médio e alto manejo não implicará em 

ganho se eles forem usados em ambientes de baixo manejo. 
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Tabela 4. Correlações de Spearman para P365 e P550 entre as classificações dos 

reprodutores Tabapuã no Nordeste do Brasil obtidos pelo modelo animal (MA) e pelo 

modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo (MHNRHO1p) para os 

diferentes níveis ambientais 

P365    

Modelos MHNRHO1p (Baixo) MHNRHO1p (Médio) MHNRHO1p (Alto) 

MA 0,1416 (0,0375) 0,9519 (0,0001) 0,8162 (0,0007) 

MHNRHO1p 
(Baixo) 

  -0,0513 (0,4531) -0,3549 (0,0001) 

MHNRHO1p 

(Médio) 
        0,9362 (0,0001) 

P550    

Modelos MHNRHO1p (Baixo) MHNRHO1p (Médio) MHNRHO1p (Alto) 

MA 0,01024 (0,8775) 0,9439 (0,0001) 0,9342 (0,0001) 

MHNRHO1p 
(Baixo) 

  -0,0851 (-0,199) -0,1471 (0,0261) 

MHNRHO1p 

(Médio) 
        0,9968 (0,0001) 

Entre parênteses p-valor 
 

 Resultados semelhantes foram encontrados por Corrêa et al. (2009), os quais 

observaram que a correlação de Spearman entre as classificações variou de 0,12 a 

0,99, considerada de moderada a alta alteração de ordenamento. Eles afirmaram que 

esses resultados indicam a necessidade de considerar as interações genótipos 

ambientes no processo seletivo, principalmente nos níveis de baixo desempenho dos 

indivíduos, em que houve a maioria das inversões de ordenamento. No entanto, nos 

níveis de alto desempenho, observou-se efeito em escala e, portanto, os indivíduos 

de maior valor genético médio foram os que mais responderam às modificações 

ambientais.  

 Mattar et al. (2011), avaliando interações genótipos ambientes para peso ao 

sobre ano em bovinos da raça Canchim, via normas de reação, observaram 

correlações de Spearman alta, valores maiores que 0,90, quando comparados ao 

modelo animal com modelo hierárquico normas de reação homoscedástico nos três 

níveis: baixo, médio e alto. 

 Ambrosini et al. (2012) observaram que as correlações de Spearman, entre as 

classificações dos reprodutores com maior valor genético, variaram de 0,73 a 0,99 nos 
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diferentes ambientes e modelos, quando 5% dos reprodutores com maiores valores 

genéticos foram escolhidos; e de 0,71 a 0,99, quando 10% dos reprodutores foram 

selecionados. As menores correlações foram observadas na comparação do modelo 

animal com os modelos de normas de reação, o que confirma a presença das interações 

genótipos ambientes. 

 As correlações genéticas nos diferentes gradientes ambientais para P365 variaram 

entre -0,61a 1,00, para o efeito direto; e -0,41 a 1,00, para o efeito materno, no 

MHNRHO1P. (Figuras 10 e 11). Para P550, variaram entre -0,10 a 1,00, para o efeito 

direto no MHNRHO1P (Figura 12).  

 

 

 

Figura 10. Gráfico de superfície de resposta das correlações entre os valores genéticos 

direto e o gradiente ambiental (P365). 
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Figura 11. Gráfico de superfície de resposta das correlações entre os valores genéticos 

materno e o gradiente ambiental (P365). 

 

 

Figura 12. Gráfico de superfície de resposta das correlações entre os valores genéticos e 

o gradiente ambiental (P550). 

 

 Foi observado nas figuras 9, 10 e 11 que a correlação genética nos valores médios 

e altos do gradiente ambiental é altamente positiva, estando acima de 0,80, no entanto, 

esta correlação decresce à medida que o ambiente fica desfavorável, apresentando valores 
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negativos entre os extremos do gradiente ambiental. Esses resultados corroboram os de 

Corrêa et al. 2009, que concluíram que com esses resultados podemos afirmar que a 

genética necessária para produção nos ambientes muito adversos é diferente daquela que 

produz melhor nos ambientes razoáveis e bons.  

 Para Ambrosini et al. (2012), as correlações genéticas entre os valores genéticos 

e o gradiente ambiental obtiveram pequena diferença entre as amplitudes das correlações 

genéticas para o modelo hierárquico normas de reação homoscedástico um passo (0,78 a 

1,00).  Em relação ao modelo com dois passos, que foi o segundo melhor modelo do 

estudo, as correlações apresentaram maior variação (0,50 a 1,00), o que indica que pode 

haver interações genótipos ambientes. 
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CONCLUSÕES 

 O modelo normas de reação um passo, que considera homogeneidade de variância 

residual, foi o que melhor se ajustou aos dados na população de bovinos da raça Tabapuã 

do Nordeste do Brasil. Esses modelos foram adequados para avaliarem a IGA na 

população de bovinos estudada, identificando as variações nas herdabilidades ao longo 

do gradiente ambiental. 

 Os valores genéticos da maioria dos animais apresentaram-se robustos à variação 

ambiental para P365 e P550. No entanto, quando considera os reprodutores com maior 

número de filhos, verifica-se a presença de IGA.  

 A seleção usando os MHNR dos animais no ambiente de baixo manejo não 

implicará em ganhos, se eles forem utilizados em ambientes de médio e alto nível de 

produção. 
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V - CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Na população de bovinos da raça Tabapuã do Nordeste do Brasil, o modelo que 

melhor se ajusta aos dados é o modelo normas de reação um passo, que considera 

homogeneidade de variância residual. 

 Os MNR um passo foram adequados para avaliação da IGA na raça Tabapuã do 

Nordeste do Brasil, permitindo identificar a variação nos valores genéticos ao longo do 

gradiente ambiental. 

 Para o peso aos 205 dias de idade (P205), os valores genéticos da maioria dos 

animais apresentam-se robustos à variação ambiental. Entretanto, quando se considera os 

touros mais utilizados, observou-se evidências de IGA para o peso à desmama, sendo 

observadas mudanças de classificação e/ou efeito escala para o efeito direto e em menor 

magnitude para o efeito materno.  

 Observou-se IGA para os pesos aos 365 e 550 dias de idade apenas quando se 

considerou os reprodutores com maior número de filhos no rebanho. Ficou evidente que 

a seleção usando os MHNR dos animais no ambiente de baixo manejo não implicará em 

ganhos, se eles forem utilizados em ambientes de médio e alto nível de produção. 

 

  

   

    

 


